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Resumen 
En el presente trabajo se realiza un estudio de caracterizacion de estructuras 
secundarias de las protefnas mediante la geometrfa fractal. Esta geometrfa se pre-
senta como un metodo capaz de diferenciar los grados de compactacion (estructura 
terciaria) de las protefnas y sus elementos de estructura secundaria. Las ventajas 
mas importantes de la aplicacion de esta geometrfa son su facil implementation y 
la posibilidad de cuantificar, y por tanto diferenciar, el grado de empaquetamiento 
de estructuras irregulares tridimensionales, como por ejemplo las protefnas. 
Palabras Clave: Estructura de protefnas, geometrfa fractal, dimension fractal, 
box-counting. 
1. Introduccion 
Un fractal viene a ser el producto final que se origina a traves de la iteration infinita 
de un proceso geometrico bien especificado. Este proceso geometrico, que es general-
mente de naturaleza muy simple, determina perfectamente la estructura final que, muy 
frecuentemente, debido a la repetition infinita que se ha efectuado, tiene una complica-
tion aparentemente extraordinaria. 
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Figura 1: Conjunto de Mandelbrot (1980). Obtenido mediante el programa Fract int [2]. 
Los fractales, por lo tanto, son conjuntos geometricos frecuentemente complicados 
en apariencia, pero en realidad resultan ser tales que para su description, construc-
tion y exploration se requiere muy poca information. Tambien es cierto que para la 
introduction de los objetos clasicos de la geometri'a, la circunferencia, el triangulo,... la 
information requerida es muy simple, pero esta proporciona el objeto al que se refiere 
todo de una vez. Lo caracteristico de las estructuras fractales consiste en la iteration 
infinita del proceso simple que da lugar al objeto en cuestion. 
La esencia de la teoria es que muchas estructuras naturales, como por ejemplo las 
nubes, que aparentan tener una complejidad extraordinaria, poseen en realidad una 
misma regularidad geometrica: la denominada invarianza bajo escala. Esto significa 
que, si se analizan estas estructuras a distintas escalas, se encuentra una y otra vez los 
mismos elementos basicos. Su exploration a distintas escalas encuentra una description 
matematica apropiada mediante el concepto de dimension fractal. 
Todo esto se pone de manifiesto en un modelo matematico descubierto por Mandel-
brot en 1980 y conocido hoy como el Conjunto de Mandelbrot [6]. Este objeto de gran 
complejidad presenta una riqueza extraordinaria de formas y estructuras que consta de 
fragmentos geometricos de orientation y tamano variable, pero de aspecto similar (ver 
Figura 1). 
2. Dimension fractal 
Una de las caracterfsticas principales de cualquier objeto fractal es su dimension 
fractal (df), que mide su grado de irregulriad e interruption. No obstante, al contra-
rio de la dimension Euclidea, la dimension fractal puede muy bien ser una fraction 
simple, como 1/2 o 5/3, e incluso un numero irracional, como log4/ log3, —1.2658 o 7r. 
Asf resulta util decir que para ciertas curvas planas muy irregulares la dimension fractal 
esta entre 1 y 2, o decir que para superficies muy hojaldradas e irregulares la dimension 
fractal es intermedia entre 2 y 3. 











Figura 2: Ejemplo de una curva no rectificable. 
Uno de los metodos mas extendidos en el calculo de la dimension fractal es el box-
counting o recuento por cajas. La idea central por la que se llega a este concepto de 
dimension consiste en disenar un proceso de medida a una cierta escala 8, que ignora 
las irregularidades de tamano menor y estudia como varfa dicha medida a medida que 
S tiende a cero. 
Para ilustrar mejor el concepto de la dimension fractal obtenida por el metodo de 
recuento por cajas podemos imaginarnos una curva E, no necesariamente rectificable. Si 
reticulamos el piano con cuadrados de lado S (ver Figura 2) podemos definir "8 longitud 
de C" (longitud que aprecia solamente detalles de tamano menor que 8) como la suma 
de las longitudes de los lados de los cuadrados del mallado que cortan a la curva C, y 
asi, si el numero de estos es N$(C), tal 5-longitud serfa: 
LS(C) = N5(C)8 (1) 
Si la curva es rectificable, cabe esperar que cuando 8 tiende a cero el numero L$ (C) 
tienda a la longitud de dicha curva, pero se si trata de una curva que mirada a cualquier 
escala sigue mostrando irregularidades, es decir una curva de dimension mayor que uno, 
cuando hagamos tender 8 a cero Ls(C) tendera a infinito. La velocidad con la que lo 
hace, que de alguna forma da el grado de irregularidad, o mas bien el tamano de la 
curva, puede ser medido por el numero s para el cual Ls{C) y 8~s crecen con velocidades 
comparables, simbolicamente cuando <5— 0^. 
LS(C) ~ K8~s (2) 
con K y s constantes. Por lo tanto, tomando logaritmos, log Ls(C) as log 8 para <5 
pequenos. O en terminos mas precisos 
5 = H m A o g ^ c ) - l o g i n = H m z i o g L ^ n 
<s—s-o \ - log 8 ) \ - log 8 ) 
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(a) Ejemplo de reticulado tridimensional. (b) Enlace pepti'dico entre dos aminoacidos. 
El carbono del grupo metileno sustituido, es 
decir, el que esta enlazado al grupo R, es el 
llamado C Q . 'a * 
Figura 3: Ejemplos de reticulado bidimensional y enlace pepti'dico entre dos aminoacidos. 
ya que el numerador y el denominador tienden a infinito y log A' es constante. Esto 
motiva la introduction de un nuevo concepto de dimension. 
En Rn consideramos la 5-malla formada por la coleccion de "cubos" de la forma: 
donde mi . . . mn son enteros. 
Si estamos por ejemplo en R2 , se tiene la malla que se ilustra en la Figura 3(a). 
Se define la dimension del recuento por cajas de un conjunto E como 
donde Ng (E ) es el numero de cubos de la <5-malla que corta a E, en el caso de que dicho 
limite exista. 
En los fenomenos fi'sicos o en las estructuras fi'sicas reales que se pueden describir 
mediante un modelo fractal (agregados moleculares, curvas de separation de medios, 
difusion, polimeros, etc.) no tiene sentido la expresion 8 —> 0 y lo que se hace en la 
practica es calcular Ng(E) para valores pequenos de 5, siendo el termino "pequeno" 
variable segun el contexto. 
En tales casos, si se representa en un sistema de ejes coordenados el numero log Ng (E) 
en funcion de — log 6, resulta, cuando 6 varia dentro de valores adecuados a cada caso, 
un conjunto de puntos que se aproximan a una recta cuya pendiente nos da la dimension 
fractal del recuento por cajas. 
[mi<5, (mi + 1) 8 ] £ . . . £ [mn5, (mn + 1) 8 ] (4) 
(5) 
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A m i n o i c i d o 
N ° de residuos 
Dimension Fractal (d ). Conformac iones a . 
10 20 30 40 50 60 70 80 90 100 
Alanina ( A l a ) 1,2063 1,2122 1,3247 1,1946 1,2660 1,3036 1,3241 1,3454 1,3690 1,3786 
Leucina (Leu) 0,7086 1,3225 1,4780 1,5484 1,5929 1,6079 1,6217 1,6295 1,6345 1,6224 
Fenilalanina (Phe ) 0 ,9998 1,3311 1,5591 1,6157 1,6738 1,6868 1,6918 1,6947 1,7129 1,6641 
Tiros ina ( T y r ) 1,4153 1,4834 1,5646 1,6460 1,7010 1,7154 1,7107 1,7083 1,5894 1,5939 
Tr ipto fano (Trp ) 1,4850 1,4127 1,6339 1,6878 1,5285 1,3583 1,5912 1,1461 1,6390 1,6253 
Cisteina ( C y s ) 0.9092 1,2313 1,3840 1,2429 1,2970 1,3370 1,3835 1,4022 1,4259 1,4383 
Met ionina ( M e t ) 0,9754 1,3352 1,4530 1,3008 1,3543 1,3695 1,4478 1,4746 1,5133 1,5972 
Hist idina (His) 0,9904 1,3998 1,5243 1,5863 1,4293 1,4690 1,5020 1,5242 1,5581 1,5590 
Tabla 1: Dimension fractal de diferentes modelos de helices a , obtenida segun el numero 
de residuos. 
3. Estudio fractal de la estructura de protemas 
3.1. Estructura secundaria de las protefnas 
La estructura secundaria de una proteina se define como la conformation local de su 
cadena polipeptidica (backbone). Aproximadamente una tercera parte de los enlaces po-
lipeptidicos de una protema son rigidos, por lo que dicha cadena puede imaginarse como 
una serie de pianos rigidos separados por grupos metileno sustituidos (Figura 3(b)). 
La rigidez de estos enlaces impone ciertas restricciones al numero de conformaciones 
espaciales que la cadena polipeptidica puede adoptar. La conformation de una cadena 
polipeptidica queda, por tanto, definida en funcion de los angulos que adopten los 
enlaces N - Ca Phi($) y C a — C Psi ('J'), que no son rigidos. 
Los valores que pueden tomar estos angulos, que estan restringidos por las inte-
racciones electroestaticas y los impedimentos estericos que aparecen en la proteina, se 
sumarizan en los diagramas de Ramachandran (Figura 6). Asi, en estos diagramas se 
diferencian zonas que corresponden a los valores de $ y $ permitidos, y otras zonas 
que corresponden a los valores prohibidos de estos angulos. 
En funcion de los valores de estos angulos se pueden diferenciar principalmente dos 
tipos de estructuras secundarias en las protemas (ver Figura 6): helices a ($ = —57°; 
VP = -47° , y 3.6 aminoacidos por vuelta de helice) y laminas /? ($ = = ±180°). 
3.2. Metodologfa 
Aunque, desde un punto de vista estrictamente formal, una protema no es un objeto 
fractal, ya que no presenta una misma regularidad geometrica que sea invariante bajo 
cambio de escala, es posible estudiar su geometria, las irregularidades de su conforma-
tion, su grado de compactacion, etc., mediante este tipo de geometria. 
La geometria fractal ha sido utilizada como un metodo de calculo para diferenciar 
las estructuras secundarias y terciarias de las protemas, asi como una herramienta que 
puede describir el grado de empaquetamiento adquirido por helices a, estructuras /3, 
helices 03,10,, etc. 
En este trabajo hemos cuantificado las conformaciones tridimensionales de la estruc-
turas polipeptidicas a y (i generadas por ordenador mediante el software HyperChem [4]. 
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A m i n o a c i d o 
N ° d e residuos 
Dimension Fractal ( d » ) . Estructuras (3. 
10 20 30 40 50 60 70 80 90 100 
Serina (Ser) 1,0892 0.9213 1,0110 0,9458 0,9820 0,8818 0,9082 0,9223 0,9447 0,9506 
Isoleucina ( l i e ) 1,1501 1,0723 1,2197 0,8881 0,9233 0,9401 0,9668 0,9834 0,9968 1,0084 
Treonina ( T h r ) 1,1331 0,9551 1,1768 0,8625 0,9041 0,9122 0,9371 0,9553 0,9723 0,9784 
G l u t a m a t o ( G l u ) 0,9534 1,0107 1,1061 1,0274 1,0723 0.9658 1,0116 0,0069 1,0274 1,0388 
Lisina ( L y s ) 1,1649 1,069 1,1686 1,1673 1,0758 1,0983 1,1210 0,9988 1,0287 1,039 
Aspartato ( A s p ) 1,1666 1,1434 1,2110 0,8904 0,9322 0,9449 0,9630 0,9816 0,9982 1,0029 
T a b l a 2: Dimension fractal de diferentes modelos de estructuras /?, obtenida segun el 
numero de residuos. 
Por otro lado se han obtenido secuencias de protefnas asf como sus coordenadas 
atomicas (definidas por difraccion de rayos X y por Resonancia Magnetica Nuclear) de 
la base de datos del Brookhaven National Laboratory, EUA (Protein Data Bank) [8]. 
Para calcular la df de la estructura de proteinas mediante el recuento por cajas 
hemos desarrollado un software que generaliza a 3 dimensiones (R3) los conceptos ex-
plicados anteriormente. Concretamente el programa realiza los siguientes pasos: 
1. Se genera un cubo de arista a en el que se inserta completamente toda la protei'na 
o estructura secundaria objeto de estudio. 
2. Se realizan divisiones sucesivas de la arista (dividiendo por la mitad), con lo 
que se van obteniendo 1,8,64,512,... cubos sucesivamente, y despues de cada 
subdivision se cuenta el numero de cubos que contienen como rm'nimo un atomo 
de la protei'na o estructura proteica. 
3. Se representa el logaritmo del numero de cubos contabilizados en el paso anterior 
en funcion del logaritmo del numero de subdivision. El result.ado es una recta. 
4. Se realiza un ajuste por minimos cuadrados. La pendiente de la recta obtenida es 
la dimension fractal de la estructura. 
3.3. Resultados 
3.3.1. Calculo de la df de modelos polipeptidicos (helices a y estructuras ft) 
Para la primera parte del estudio se han generado helices a y estructuras j3 compues-
tas por unidades de 10 a 100 residuos y formadas por repetition de aminoacidos. Debido 
a la imposibilidad de generar verdaderas laminas /3 (diferentes cadenas polipepti'dicas 
dispuestas una al lado de otra de forma paralela o antiparalela), se ha optado por generar 
lo que llamamos estructuras /3, que corresponden a una unica cadena de aminoacidos. 
Una vez realizados los modelos y obtenidas las posiciones atomicas se ha calculado la 
df. Los resultados obtenidos se presentan en las Tablas 1 y 2. 
En la grafica de la Figura 4 se ha representado la distribution de la dimension fractal 
(df) al variar el numero de aminoacidos para las conformaciones a y fi. 
Los resultados obtenidos ponen de manifiesto la relation existente entre el volumen 
de las cadenas laterales y la dimension fractal en ambas conformaciones (helices a y 
estructuras /?). 























(a) Conformaciones a. (b) Conformaciones f). 
Figura 4: Distr ibucion de la dimension fractal (df) al variar el numero de aminoacidos 
en conformaciones a y En ambos casos se observa que al aumentar el numero de ami-
noacidos, la dimension fractal t iende a un valor constante, que l lamamos dimension fractal 
maxima (dfm&x). 
Al aumentar el volumen de los aminoacidos, aumenta la df, comportamiento descrito 
por Daoud y Martin [1] para polfmeros y que segun los resultados obtenidos puede ser 
aplicado a las estructuras secundarias de protemas. 
En los dos modelos, a medida que aumenta el volumen de los aminoacidos se observa 
un empaquetamiento mayor, un mayor volumen y un aumento de la df. 
La diierencias obtenidas entre las helices a y las estructuras /? se deben a las confor-
maciones espaciales. Las helices a estan mas empaquetadas y las fuerzas de repulsion 
son mayores, mientras que en las estructuras /? las repulsiones entre las cadenas son 
mucho menores y se ericuentran menos empaquetadas. Por lo que la df de las helices a 
son mayores que la df de las estructuras (3. 
En la Figura 5 se representa un modelo de helice a formada por residuos de triptofano 
(Trp) y un modelo de una estructura /? compuesta por residuos de serina generados por 
ordenador. 
Para generar los modelos de helice a los angulos <£(N — C a ) y \f"(C — C a ) empleados 
en el estudio han sido: $ = ^ = -135°, $ = = -90° , $ = ^ = -45° , $ = <5 = 0°, 
$ = $ = +135°, $ = $ = +90° y $ = $ = +45°. Los aminoacidos utilizados 
son: alanina (Ala), glicocola (Gly), leucina (Leu), fenilalanina (Phe), tirosina (Tyr), 
triptofano (Trp), cisteina (Cys), metionina (Met) e histidina (His). 
La variation del valor de los angulos <I> y desde —135° hasta +135° genera helices 
con distinto paso (o avance por residuo), creando helices compactas en algunos casos, 
o helices estiradas a modo de zig-zag en otros. 
Las conformaciones de las cadenas polipeptidicas son estudiadas mediante la des-
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Figura 5: Helice a compuesta por residuos t r ip to fano (modelos (a) y (b)), y estructura 
/? formada por residuos serina (modelos (c) y (d) ) . En ambos casos se representa la vista 
lateral ((a) y (c)) y f rontal ( (b) y (d)) . 
cripcion de cada uno de los residuos de aminoacidos en el grafico bidimensional de 
Ramachandran. En el grafico de la Figura 6 se situan los residuos entre los angulos 
-180° < $ < +180° y -180° < $ < +180° y se muestran las conformaciones mas 
normales observadas en las cadenas polipepti'dicas. 
En este trabajo el rango de angulos utilizados ha sido ligeramente inferior a los 
rangos habituales en los diagramas de Ramachandran, pero se indica el intervalo de las 
areas o zonas permitidas de mayor interes. Asi, se incluyen en el estudio los angulos 
de torsion $ y para las estructuras mas importantes (helices a dextrogira, helices a 
levogira, estructuras /3 paralelas, estructuras /? antiparalelas, helices 3io y helices del 
colageno). 
En los modelos estudiados se observa que aquellos que han sido generados con ami-
noacidos de bajo volumen (volumen esterico), como es el caso de la alanina y la glicocola, 
se obtienen df max para los angulos $ = $ = —45° y $ = "f = +45°. En cambio, para 
los modelos generados con aminoacidos con mayor volumen esterico, como el triptofa-
no, cistema, metionina, histidina y fenilalanina, se obtiene un dfmpara los angulos 
$ = ^ = - 9 0 ° y $ = $ = +90°. 
i,Por que los modelos generados por aminoacidos como Trp, Cys, Met, His y Phe no 
tienen d / m d x a $ = $ = -45° y $ = $ - +45°? 
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Figura 6: Representation de Ramachandran del alcohol deshidrogenasa. Los diferentes 
tonos de gris indican la estabilidad de la conformat ion. Gris oscuro (muy estable), gris 
(estable), gris claro (permi t ido) y bianco (prohibido). 
La respuesta puede encontrarse en el volumen ocupado por los grupos laterales o 
aminoacidos (volumen esterico) y en las interpretaciones dadas por Daoud y Martin [1] 
para el caso de los polfmeros y que pueden ser aplicadas a las estructuras polipepti'dicas 
estudiadas por nosotros. 
En los modelos polipepti'dicos generados con alanina y glicocola para los angulos 
$ = $ = - 4 5 ° y $ = $ = +45°, se observa una df max as 1,4 {df a l a = 1,41 y 
df c.jy = 1,35) que corresponde con el maximo empaquetamiento de la molecula. 
La conformation mas estable observada segun los diagramas de Ramachandran co-
rresponden a los modelos polipepti'dicos generados con $ = = —45° y que poseen 
mayor df, ya que sus residuos estan situados en las zonas mas favorables. 
Para los polipeptidos generados con cadenas laterales de menor volumen esterico se 
observa como las conformaciones generadas con $ = ^ = +45° y <I> = 'P = —45° se 
encuentran mas empaquetadas y con menor distancia entre las cadenas laterales en cada 
una de las vueltas. A medida que el volumen esterico de las cadenas laterales aumenta, 
las repulsiones entre los grupos situados en vueltas contiguas aumenta y la conformation 
mas estable es aquella que posee mayor paso o distancia entre residuos. 
Los modelos creados con los aminoacidos fenilalanina, triptofano, metionina, histi-
dina y cistema obtienen dfm&x para los angulos de rotation $ = $ = —90° y <!' = 
$ = +90°. 
Cuando el volumen de la cadena lateral es considerable provoca la mayor estabilidad 
del polipeptido a angulos de rotation mayores que con la alanina y la glicocola. 
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La fenilalanina y el triptofano ( l ' v a n <jer waals -
135A y 163A3, respectivamente) 
poseen grupos laterales aromaticos. El triptofano tiene mayor volumen debido a su 
estructura biciclica por lo que la df maX del modelo generado con triptofano es mayor que 
la del modelo generado con fenilalanina. (d^mAx (Trp) = ^ max (Phe) = 1>56). 
Las Figuras 7 y 8 representan las conformaciones tridimensionales de los dos modelos de 
polipeptidos generados con estos aminoacidos. En ambos casos, la mayor compactacion 
se produce a $ = = —45° y $ = = +45°, pero la mayor estabilidad se produce 
para $ = $ = - 9 0 ° y $ = = +90°. 
En los modelos de histidina, cisteina y metionina tambien se obtiene d f m a los 
mismos angulos de rotation debido al volumen de Van der Waals de las cadenas la-
terales. Para cada caso los valores son: metionina (Vyan der Waals = 124A" '), histidina 
(^Van der Waals = H 8 A ) y cisteina (VVan der Waals = 8 6 A ) . 
Al modelo generado con aminoacidos de metionina, aunque su cadena lateral sea 
lineal, el azufre contenido le confiere un volumen similar al de un grupo metileno, 
provocando que la cadena lateral sea parecida a una cadena ramificada, por lo que el 
volumen es elevado y la obtenida sea de 1,54. De la misma forma, el modelo de 
cisteina, que tambien contiene azufre en su grupo lateral, adopta las mismas propiedades 
estructurales que el modelo de metionina pero con una d f m ^ = 1,28. 
El polipeptido formado por histidina se comporta de la misma forma que los cuatro 
modelos comentados anteriormente. Su anillo de imidazol le confiere un volumen de 
Van der Waals de 118A3 y provoca, igual que en los casos anteriores, que la d/ rr,ax se 
obtenga para los angulos $ = $ = —90° y $ = <5 = +90°. En el caso del modelo 
generado con histidina, por tener un volumen de Van der Waals inferior, la d/max 
observada es ligeramente menor (d/m£X = 1,59). 
El ultimo de los modelos polipeptidicos a estudiados es el formado por aminoacidos 
de tirosina. Los resultados obtenidos con este modelo no se ajustan a ninguno de los 
anteriormente citados. Adquiere una <i/max para angulos de torsion $ = = —135° y 
$ = $ = +135°; conformation en forma de zig-zag y casi plana. 
Daoud y Martin [1] relacionan la dimension fractal con las fuerzas de atraccion y 
repulsion (fuerzas de corto y largo alcance). En el caso de los aminoacidos con mayor 
volumen en las cadenas laterales (Leu, Phe, Tyr, Trp, Cys, Met y His), se crean repul-
siones estericas que hacen mas estables las helices con mayor paso (avance por residuo), 
de esta forma se justificarian las d/max que hemos encontrado para estos angulos. 
En los demas casos, angulos ($ = $ = -135° y $ = $ = +135°) y ($ = $ = 0°) 
se obtienen valores de df menores debido a la conformation que adopta una forma de 
helice con un gran paso, para el primer caso, y una conformation casi plana y en forma 
de zig-zag para el segundo. 
Por otro lado, las estructuras generadas que poseen mayor df tienen angulos que se 
situan en zonas muy favorables sobre los diagramas bidimensionales de Ramachandran, 
por lo que la estabilidad que muestran es elevada. 
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Figura 7: Conformat ion tr idimensional de la polifenilalanina y angulos de torsion. 
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Figura 8: Conformacion tr idimensional del pol i t r ip tofano y angulos de torsion. 
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3.3.2. Calculo de la df de proteinas 
Proteinas formadas mayoritariamente por helices a o laminas ft 
La tercera parte del estudio se ha centrado en la selection de proteinas del PDB 
(Protein Data Bank [8]) que contengan mayoritariamente un solo tipo de estructura 
secundaria (helice a o estructura /?), y se ha calculado la df para cada una de esa 
proteinas, asf como unicamente para cada una de las secuencias de aminoacidos corres-
pondientes a la conformation mayoritaria dentro de la protefna, descartando el resto de 
estructuras. Algunos de los resultados obtenidos para las mas de 100 proteinas estudia-
das se indican en las Tablas 3 y 4. Los resultados obtenidos para el caso de la helice a 
se muestran en la Tabla 3. 
Los resultados obtenidos para las proteinas formadas mayoritariamente por estruc-
turas (3 se muestran en la Tabla 4. 
Isogai e Itoh [5] tambien demuestran que es posible asignar dimensiones fractales 
caracteristicas a las proteinas que mayoritariamente estan formadas por helices a o es-
tructuras /?. En sus estudios concluyen que las proteinas con conformaciones a poseen 
una dimension fractal df = 1,38, mientras que las proteinas con conformaciones ma-
yoritariamente f) presentan una dimension fractal ligeramente menor (df = 1,29). En 
nuestro caso los valores promedio encontrados son: df — 1,2490 ±0 ,0417 para helices 
a y df = 1,0451 ± 0,0601 para estructuras p. 
Los resultados obtenidos en este trabajo difieren un poco de los obtenidos por Isogai e 
Itoh [5]. Esta diferencia podria ser debida basicamente a dos motivos. En primer lugar, 
en este trabajo se han tratado helices a y estructuras ft individualmente y no como 
conjunto de una protefna completa. Isogai e Itoh [5] estudian proteinas (mayor numero 
de atomos) que estan compuestas mayoritariamente por helices o estructuras, pero que 
tambien tienen un elevado porcentaje de otro tipo de estructuras secundarias, como por 
ejemplo turns y / o estructura desordenada. En segundo lugar, el metodo utilizado en 
ambos trabajos es claramente diferente. 
En la Figura 9 se muestra la df de cada una de las estructuras a y p asf como 
el valor promedio obtenido. Mientras que las 55 estructuras a estudiadas tienen un 
promedio de df = 1,2490 ± 0,0417, las 39 estructuras (j estudiadas toman un promedio 
inferior y equivalente a df = 1,0451 ± 0,0601. Las estructuras a se encuentran entre 
0,91 < df < 1,67, mientras que las estructuras ft se situan entre 0,68 < df < 1,54. 
El numero de helices y estructuras que se han tratado en este trabajo es muy superior 
al utilizado por Isogai e Itoh [5], por lo que los promedios obtenidos deben ser mas 
precisos. 
Isogai e Itoh [5] interpretan las diferencias de df entre las helices y las estructuras 
debido a las fuerzas estericas de repulsion y atraccion entre los atomos vecinos, que es la 
misma conclusion a la que llegan Daoud y Martin [1], Por su disposition en el espacio, las 
helices sufren fuerzas de repulsion esterica entre sus cadenas laterales, mientras que en 
las estructuras con una disposition en zig-zag, las fuerzas estericas son mucho menores. 
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C o e f . 
P R O T E I N A H E L I C E P D B df d e 
( s e c u e n c i a ) c o d e c o r r a l . 
D E D Y R O G E N A S E H E L I C E 14 ( 3 1 3 - 3 3 4 ) 1 G P 1 1 , 2 7 0 9 4 0 , 9 8 1 
T H E R M O L I S I N ( H Y D R O L A S E ) H E L I C E 4 1 6 0 - 1 8 0 ) 8 T L N 1 , 2 8 1 5 6 0 , 9 9 1 
O X I D O R R E D U C T A S E H E L I C E 1 3 0 - 4 3 ) 1 L L C 1 , 4 3 7 6 5 0 . 9 8 0 5 
R I B U N U C L E A S E ( H Y D R O L A S E ) H E L I C E 4 1 3 - 2 9 ) 1 S B S 1 , 2 1 7 2 8 0 , 9 6 4 5 
P H O S P H O L I P A S E ( H Y D R O L A S E ) H E L I C E 3 3 9 - 5 8 ) 1 B P 2 1 , 2 7 8 1 1 0 , 9 8 5 1 
F E R R O C Y T O C H R O M E E . T H E L I C E 5 9 0 - 1 0 3 ) 1 C Y C 1 , 2 0 7 4 9 0 , 9 7 9 4 
L E G H E M O G L O B I N H E L I C E 7 1 2 7 - 1 5 2 ) 1 L H 1 1 , 1 1 2 4 3 0 , 9 6 2 0 
M Y O G L O B I N H E L I C E 8 1 2 5 - 1 4 8 ) 1 M B N 1 , 3 3 1 7 1 0 , 9 6 0 5 
P H O S P H O L I P A S E H E L I C E 5 8 9 - 1 0 8 ) 1 P 2 P 1 , 2 2 6 3 4 0 , 9 8 8 2 
R I B O N U C L E A S E H E L I C E 1 1 3 - 2 9 ) 1 R N T 1 , 0 9 7 9 6 0 , 9 8 0 5 
U T E R O G L O B I N ( O X I D I Z E D ) H E L I C E 1 1 2 - 3 1 ) 1 U T G 1 , 1 4 5 6 4 0 , 8 3 4 5 
U T E R O G L O B I N ( O X I D I Z E D ) H E L I C E 2 3 5 - 4 2 ) 1 U T G 1 , 3 4 5 6 3 0 , 9 6 7 5 
U T E R O G L O B I N ( O X I D I Z E D ) H E L I C E 3 4 6 - 6 3 ) 1 U T G 1 , 4 2 6 4 8 0 , 9 2 3 4 
U T E R O G L O B I N ( O X I D I Z E D ) H E L I C E 4 5 0 - 6 5 ) 1 U T G 1 , 2 1 9 1 1 0 , 9 7 2 0 
U T E R O G L O B I N ( O X I D I Z E D ) H E L I C E 5 7 9 - 9 1 ) 1 U T G 1 , 3 6 3 4 3 0 , 9 8 2 8 
P R E A L B U M I N H E L I C E 1 7 5 - 8 3 ) 2 P A B 1 , 3 6 5 4 5 0 , 9 7 6 3 
D N A B i n d i n g P r o t e i n H E L I C E 6 9 4 - 1 0 5 ) 1 W R P 1 , 2 2 9 3 5 0 , 9 6 8 5 
L A C T A T E D E H Y D R O G E N A S E H E L I C E 10 ( 3 0 9 - 3 3 0 ) 1 L L C 1 , 0 9 2 6 4 0 , 9 6 0 4 
L Y S O Z Y M E H E L I C E 2 2 5 - 3 5 ) 1 L Z 1 0 , 9 1 1 7 5 0 , 9 5 7 7 
H Y D R O X Y B E N Z O A T E H E L I C E 10 ( 2 9 9 - 3 1 0 ) 1 P H H 0 , 9 7 4 9 8 0 , 9 8 2 7 
S E R I N E P R O T E I N A S E H E L I C E 6 2 2 0 - 2 3 8 ) 1 S B C 1 , 0 9 5 2 2 0 , 9 8 3 9 
T R I O S E P H O S P H A T E I S O M E R A S E H E L I C E 6 - ( 1 3 0 - 1 5 4 ) 1 T I M 1 , 2 1 1 6 1 0 , 9 7 5 3 
T R Y P T O P H A N S Y N T H A S E H E L I C E 1 1 - 1 2 ) 1 W S Y 0 , 9 6 1 8 0 0 , 9 6 5 7 
P R O T E I N A S E K H E L I C E 5 - ( 2 2 2 - 2 5 6 ) 2 P R K 1 , 2 5 7 9 1 0 , 9 7 9 4 
S T A P H Y L O C O C C A L N U C L E A S E H E L I C E 3 1 2 2 - 3 0 6 ) 2 S N S 1 , 1 8 9 4 0 0 , 9 5 8 6 
C A R B O X Y P E P T I D A S E A L P H A H E L I C E 8 2 8 5 - 3 0 6 ) 3 C P A 1 , 4 3 2 8 2 0 , 9 7 5 6 
G L U T A T H I O N E R E D U C T A S E H E L I C E 3 9 6 - 1 2 2 ) 3 G R S 1 , 2 1 5 8 2 0 , 9 7 4 3 
A C Y L - C O E N Z Y M E H E L I C E 1 3 - 1 5 ) 1 A C P 1 . 4 9 1 3 4 0 , 9 3 4 5 
A C Y L - C O E N Z Y M E H E L I C E 2 2 0 - 3 6 ) 1 A C P 1 , 5 1 6 6 8 0 , 9 7 8 3 
A C Y L - C O E N Z Y M E H E L I C E 3 5 1 - 6 2 ) 1 A C P 1 , 4 4 7 0 8 0 , 9 2 3 4 
A C Y L - C O E N Z Y M E H E L I C E 4 6 5 - 8 4 ) 1 A C P 1 , 6 0 1 2 5 0 , 9 1 9 3 
C H O R I S M A T E M U T A S E H E L I C E 1 6 - 4 1 ) E C M 1 , 2 6 2 6 2 0 , 9 3 5 8 
C H O R I S M A T E M U T A S E H E L I C E 2 4 9 - 6 6 ) E C M 1 , 3 0 2 6 5 0 , 9 8 2 3 
C H O R I S M A T E M U T A S E H E L I C E 3 7 0 - 9 4 ) E C M 1 , 1 5 0 1 2 0 , 9 8 9 7 
P o l y ( A D P - R I B O S E ) T R A N S F E R A S E H E L I C E 1 6 6 7 - 6 7 6 ) P A X 1 , 0 4 2 2 4 0 , 9 0 1 2 
P o l y ( A D P - R I B O S E ) T R A N S F E R A S E H E L I C E 2 6 7 9 - 6 8 8 ) P A X 1 , 3 6 9 0 6 0 , 9 2 3 4 
P o l y ( A D P - R I B O S E ) T R A N S F E R A S E H E L I C E 3 6 9 8 - 7 0 0 ) P A X 1 , 1 2 1 9 7 0 , 9 6 4 9 
L Y S O Z Y M E ( H Y D R O L A S E ) H E L I C E 1 5 - 1 5 ) 1 L Y Z 1 , 1 5 5 4 8 0 , 9 1 3 4 
L Y S O Z Y M E ( H Y D R O L A S E ) H E L I C E 2 2 5 - 3 5 ) 1 L Y Z 1 , 2 1 5 1 0 0 , 9 5 3 6 
L Y S O Z Y M E ( H Y D R O L A S E ) H E L I C E 3 8 0 - 8 4 ) 1 L Y Z 0 , 9 1 0 3 0 0 , 9 9 8 5 
L Y S O Z Y M E ( H Y D R O L A S E ) H E L I C E 4 8 9 - 9 6 ) 1 L Y Z 1 , 2 5 4 2 4 0 , 9 7 8 2 
P R E A L B U M I N H E L I C E 1 7 5 - 8 3 ) 2 P A B 1 , 3 0 9 1 7 0 , 9 4 2 3 
T H E R M O L Y S I N ( H Y D R O L A S E ) H E L I C E 1 6 5 - 8 7 ) 1 T M N 0 , 9 9 5 8 2 0 , 9 8 7 2 
T H E R M O L Y S I N ( H Y D R O L A S E ) H E L I C E ( 1 3 7 - 1 5 0 ) 1 T M N 1 , 3 4 0 3 9 0 , 9 3 7 2 
T H E R M O L Y S I N ( H Y D R O L A S E ) H E L I C E 4 1 6 0 - 1 8 0 ) 1 T M N 1 , 4 6 9 4 7 0 , 9 8 7 2 
H Y D R O L A S E S E R I N E P R O T E I N A S E H E L I C E 1 2 3 4 - 2 4 5 ) 1 E S T 1 , 1 3 2 0 2 0 , 9 1 2 6 
H Y D R O L A S E S E R I N E P R O T E I N A S E H E L I C E 2 1 6 4 - 1 7 0 ) 1 E S T 1 , 1 9 8 6 7 0 , 9 3 8 7 
B A C T E R I O R H O D O P S I N H E L I C E 1 9 - 3 2 ) 1 B A D 1 , 3 2 0 7 4 4 0 , 9 5 1 2 
B A C T E R I O R H O D O P S I N H E L I C E 2 3 8 - 6 2 ) 1 B A D 1 , 3 7 3 8 4 4 0 , 9 6 1 4 
B A C T E R I O R H O D O P S I N H E L I C E 3 7 4 - 1 0 0 ) I B A D 1 , 4 9 4 0 6 2 0 , 9 6 9 2 
B A C T E R I O R H O D O P S I N H E L I C E 4 1 0 6 - 1 2 7 ) I B A D 1 , 2 8 6 3 9 6 0 , 9 8 1 5 
B A C T E R I O R H O D O P S I N H E L I C E 5 1 3 7 - 1 5 7 ) I B A D 1 , 3 4 4 8 7 6 0 , 9 6 0 1 
B A C T E R I O R H O D O P S I N H E L I C E 6 1 6 6 - 1 9 1 ) 1 B A D 1 , 3 5 2 4 5 4 0 , 9 4 6 8 
B A C T E R I O R H O D O P S I N H E L I C E 7 2 0 2 - 2 2 5 ) 1 B A D 1 , 3 8 2 3 3 5 0 , 9 5 8 4 
T H E R M O L Y S I N H E L I C E 4 1 6 0 - 1 8 0 ) 8 T L N 1 , 1 9 6 3 4 8 0 , 9 6 5 0 
Tab la 3: df calculada para protemas formadas mayoritariamente por helices a, y para 
diferentes helices de estas proteinas. 
Proteinas formadas por helices a y laminas ft 
De la misma forma que se ha procedido en el apartado anterior, y con el objetivo de 
complementar estos resultados, hemos estudiado la dimension fractal de protemas que 
contienen cantidades aproximadamente iguales de estructuras a y p. 
En la Tabla 5 se presentan los resultados obtenidos para algunas de las proteinas 
estudiadas, que en este caso contienen cantidades similares de estructuras a y j3. 
Tal y como puede verse en la Figura 10, la df de las protemas estudiadas se encuentra 
distribuida entre 1 < df < 2. El valor promedio es df = 1,6186 ± 0,0431. Los limites 
superiores e inferiores son df = 1,82 y df = 1,42, respectivamente (para un intervalo 
de confianza del 95%). 
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C o e f . 
P R O T E I N A L A M I N A P D B df d e 
( s e c u e n c i e ) c o d e c o r r e l . 
A C T I N O X A N T H I N A N T I B A C T E R I A L L A M I N A 1 4 0 - 4 3 ) 1 A C X 0 , 9 8 8 2 3 7 0 , 9 7 5 6 
C H Y M O S I N B ( H Y D R O L A S E ) L A M I N A 2 1 6 5 - 1 6 8 ) 1 C M S 0 , 6 8 2 6 9 8 0 , 9 7 5 7 
A L P H A C O B R A T I O N ( T O X I N ) L A M I N A 2 2 0 - 2 5 ) 1 C T X 1 , 1 3 9 9 2 5 0 , 9 1 8 3 
F E R R O D O X I N E L E C T R O N T R A N S P O R T L A M I N A 2 4 8 - 5 4 ) 1 F D X 1 , 2 8 0 9 1 3 0 , 9 6 2 5 
A L P H A A M Y L A S E I N H I B I T O R L A M I N A 4 4 0 - 4 9 ) 1 H O E 0 , 9 4 0 5 8 3 0 , 9 6 4 6 
C O N C A N A V A L I N A ( L E C T I N ) L A M I N A 5 1 0 8 - 1 1 6 ) 2 C N A 1 , 1 4 0 3 8 4 0 , 9 7 2 8 
C E L L O B I O H Y D R O L A S E ( H Y D R O L A S E ) L A M I N A 2 2 4 - 2 8 ) 1 C B H 1 , 2 8 4 7 7 5 0 , 9 2 4 2 
R I B O N U C L E A S E ( H Y D R O L A S E ) L A M I N A 3 9 4 - 1 0 4 ) 6 R S A 1 , 0 0 1 2 3 2 0 , 9 4 6 7 
R I B O N U C L E A S E ( H Y D R O L A S E ) L A M I N A 2 1 0 0 - 1 1 3 ) 7 R S A 1 , 1 4 7 9 5 7 0 , 9 7 6 9 
C A R B O N I C A N H Y D R A S E B L A M I N A 5 1 4 0 - 1 5 1 ) 2 C A B 1 , 1 1 2 1 6 1 0 , 9 9 2 1 
C A R B O X Y P E P T I D A S E B ( H Y D R O L A S E ) L A M I N A 3 2 4 - 2 8 ) 1 C P B 1 , 5 3 3 9 2 8 0 , 9 7 3 3 
T R Y P S I N O G E N H Y D R O L A S E L A M I N A 7 2 0 4 - 2 1 4 ) 1 T G N 1 , 1 5 8 0 6 7 0 , 9 8 3 4 
T O N I N ( H Y D R O L A S E ) L A M I N A 1 4 1 - 4 8 ) 1 T O N 1 , 0 1 3 0 8 5 0 , 9 9 1 4 
C A R B O N I C A N H Y D R A S E B L A M I N A S 1 4 0 - 1 5 1 ) 2 C A B 1 , 1 1 2 1 6 7 0 , 9 9 2 1 
P R O T E I N A S E A ( H I D R O L A S E ) L A M I N A 2 2 1 0 - 2 1 5 ) 2 S G A 1 , 0 0 4 0 6 5 0 , 9 7 3 9 
D I H Y D R O F O L A T E R E D U C T A S E L A M I N A 7 1 7 5 - 1 8 5 ) 8 D F R 1 , 1 7 2 5 9 4 0 , 9 6 0 1 
P O L Y ( A D P - R I B O S E ) P O L Y M E R A S E L A M I N A 1 7 9 9 - 8 0 3 ) 1 P A X 0 , 9 0 8 5 0 3 0 , 9 8 3 6 
P O L Y ( A D P - R I B O S E ) P O L Y M E R A S E L A M I N A 2 8 2 9 - 8 4 1 ) 1 P A X 1 , 0 2 2 1 7 1 0 , 9 8 5 0 
P O L Y ( A D P - R I B O S E ) P O L Y M E R A S E L A M I N A 3 9 9 7 - 1 0 0 9 ) 1 P A X 1 , 0 9 1 2 1 3 0 , 9 7 9 3 
P R E A L B U M I N ( H U M A N ) L A M I N A 1 5 3 - 5 5 ) 2 P A B 0 , 8 4 0 9 1 2 0 , 9 5 7 4 
P R E A L B U M I N ( H U M A N ) L A M I N A 2 1 0 5 - 1 1 2 ) 2 P A B 1 . 2 0 1 9 3 9 0 , 9 5 8 9 
P R E A L B U M I N ( H U M A N ) L A M I N A 3 1 1 4 - 1 2 1 ) 2 P A B 0 , 9 6 3 0 3 5 0 , 9 5 4 9 
B A C O C N ( P A P I O C Y N O C E P H A L U S ) L A M I N A 1 4 0 - 4 3 ) 1 A L C 0 , 9 4 5 6 8 3 0 , 9 6 7 2 
B A C O C N ( P A P I O C Y N O C E P H A L U S ) L A M I N A 2 4 7 - 5 0 ) 1 A L C 1 , 0 4 3 4 2 3 0 , 9 1 2 4 
P H O S P H O L I P A S E ( H Y D R O L A S E ) L A M I N A 1 7 4 - 7 8 ) 1 B P 2 1 , 1 3 2 3 4 4 0 , 9 2 3 4 
P H O S P H O L I P A S E ( H Y D R O L A S E ) L A M I N A 2 8 1 - 8 5 ) 1 B P 2 0 , 9 8 3 4 5 3 0 , 9 8 2 4 
C R A M B I N ( P L A N T S E E D P R O T E I N ) L A M I N A 1 1 - 4 ) 1 C R N 0 , 8 2 3 4 3 4 0 , 9 6 1 2 
C R A M B I N ( P L A N T S E E D P R O T E I N ) L A M I N A 2 3 2 - 3 5 ) 1 C R N 0 , 7 9 3 5 4 7 0 , 9 7 6 2 
I M M U N O G L O B U L I N ( F G G I C L A S S ) L A M I N A 1 2 3 9 - 2 4 3 ) 1 F C 1 1 , 1 0 2 3 9 4 0 , 9 7 7 6 
I M M U N O G L O B U L I N ( F G G I C L A S S ) L A M I N A 2 2 5 6 - 2 6 4 ) 1 F C 1 1 , 0 4 9 5 4 3 0 , 9 8 9 8 
I M M U N O G L O B U L I N ( F G G I C L A S S ) L A M I N A 3 2 9 9 - 3 0 9 ) 1 F C 1 1 , 3 9 4 8 3 4 0 , 9 7 2 3 
I M M U N O G L O B U L I N ( F G G I C L A S S ) L A M I N A 4 2 9 0 - 2 9 6 ) 1 F C 1 1 , 2 3 4 3 7 4 0 , 9 2 6 3 
A C I D P R O T E I N A S E ( H Y D R O L A S E ) L A M I N A 1 1 - 7 ) 4 A P E 0 , 8 0 8 2 3 4 0 , 9 2 7 4 
A C I D P R O T E I N A S E ( H Y D R O L A S E ) L A M I N A 2 1 3 - 2 2 ) 4 A P E 0 , 9 7 0 0 1 2 0 , 9 3 7 8 
A C I D P R O T E I N A S E ( H Y D R O L A S E ) L A M I N A 3 2 4 - 3 3 ) 4 A P E 1 , 1 9 3 8 4 5 0 , 9 7 2 3 
A C I D P R O T E I N A S E ( H Y D R O L A S E ) L A M I N A 4 1 1 7 - 1 2 4 ) 4 A P E 1 , 0 2 9 3 4 5 0 , 9 6 3 4 
C Y T O C H R O M E C 3 L A M I N A 1 9 - 1 0 ) 2 C Y 3 0 , 7 3 2 1 6 5 0 , 9 7 8 2 
C Y T O C H R O M E C 3 L A M I N A 2 3 2 - 3 3 ) 2 C Y 3 0 , 7 3 6 2 6 7 0 , 9 1 2 3 
T a b l a 4: df calculada para proteinas formadas mayoritariamente por estructuras /3 , y para 
diferentes secuencias de estructura (3 de estas protemas. 
Los resultados obtenidos en el presente trabajo son coincidentes con los estudios 
realizados por Li HQ y col. [3]. En su arti'culo: "Fractal analysis of protein chain confor-
mation" se calcula la dimension fractal de cinco protemas: Lysozyme, Carboxypeptidase, 
Chymotrypsin (a), Myoglobin y Haemoglobin. 
Estos resultados pueden ser interpretados de la misma forma que se interpretan las 
df de las estructuras secundarias (helices y estructuras). Las protemas que tienen una 
df inferior a 1, 50 son aquellas que ocupan menos volumen y por lo tanto las fuerzas de 
atraccion son mayores que las de repulsion. Las protemas con una df superior a 1,50 
ocupan mayor volumen y las fuerzas de repulsion son mayores que las de atraccion. Y las 
protemas con df ss 1, 5 son las que poseen fuerzas de atraccion y repulsion compensadas, 
teniendo en cuenta que las fuerzas son de largo y corto alcance. 
Por otro lado, y segun los resultados presentados en los dos apartados anteriores, la 
df obtenida en cada una de las protemas esta en relation directa al porcentaje de helices 
a y estructuras /3. Las protemas con df > 1,5 son las que poseen mayor porcentaje de 
helices, ya que por su distribution espacial aparecen mas compactadas, ocupan mayor 
volumen. Las protemas con df < 1,5 tienen mayor proportion de estructuras p y las 
protemas con df > 1,5 tienen porcentajes proporcionales de helices y estructuras. 
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Figura 9: Representation de la df de las proteinas estudiadas. La li'nea horizontal indica 
el promedio. 
4. Conclusiones 
Desde un punto de vista estrictamente matematico la proteinas no son objetos frac-
tales, pero es posible estudiar su estructura tridimensional utilizando este tipo de geo-
metria. 
Los resultados de este trabajo demuestran que es posible caracterizar y diferenciar las 
helices a y las estructuras /? con un mdice fractal diferente. Asf mismo, se ha encontrado 
que las proteinas que estan formadas mayoritariamente por estructuras a tienen una 
dimension fractal mayor que las que estan formadas mayoritariamente por estructuras 
P-
En el estudio realizado mediante la generation por ordenador de modelos de po-
lipeptidos a y /? con diferente numero de aminoacidos se observa un aumento de la df 
a medida que aumenta el numero de aminoacidos, hasta alcanzar un cierto valor cons-
tante. Las diferencias de df obtenida para cada uno de los modelos a y /? generados 
con distintos aminoacidos es debida al volumen esterico de la cadena lateral, propia de 
cada aminoacido. Se observa como a medida que el volumen esterico es mayor, la df 
tambien lo es. 
Los modelos polipeptidicos ay P generados ob tienen df diferentes debido a los tipos 
de conformation tridimensional que adoptan cada uno. La df obtenida en los modelos 
polipeptidicos a son mayores que la obtenida en los modelos /?. Los modelos a tienen 
estructuras mas voluminosas, las helices se encuentran mas empaquetadas y las fuerzas 
de repulsion son mayores. Por el contario, los modelos /? adoptan conformaciones tipo 
zig-zag, en las que el volumen ocupado y el empaquetamiento es menor. 
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P R O T E I N A T i p o P D B N ° d e 
a t o m o s 
N ° d e df 
C o e f . 
d e 
A C T I N O X A N T H I N A N T I B A C T E R I A L P R O T E I N 1 A C X 721 745 1 . 8 0 0 2 7 0 , 9 8 4 8 
A L P H A - L A C T A L B U M I N C A L C I U M B I N D I N G P R O T E I N 1 A C L 9 8 0 1005 1 , 6 2 8 3 0 0 , 9 6 3 9 
A L A M E T R I C I N P E P T I D E A N T I B I O T I C 1 A M T 2 4 0 2 7 2 1 , 5 7 4 9 1 0 , 9 7 7 3 
A Z U R I N ( P S E U D O M O N A S ) 
E L E C T R O N T R A N S F E R 
C o p p e r 1 A Z U 9 3 0 9 4 5 1 , 6 7 5 1 0 0 , 9 8 4 6 
P H O S P H O L I P A S E H Y D R O L A S E 1 B P 2 957 944 1 , 5 9 2 7 0 0 , 9 7 6 7 
C Y T O C H R O M E C ( R I C E ) E L E C T R O N T R A N S F E R C Y 1 C C R 858 9 2 6 1 , 7 1 5 9 4 0 , 9 8 1 6 
C H Y M O S I N B H Y D R O L A S E ( A c i d P r o t e i n a s e ) 1 C M S 2 5 1 1 2 5 7 4 1 , 7 7 1 5 7 0 , 9 7 9 4 
C R A M B I N P L A N T S E E D P R O T E I N 1 C R N 327 3 3 4 1 , 5 0 7 4 7 0 , 9 7 6 6 
A L P H A C O B R A T O X I N T O X I N 1 C T X 541 5 5 6 1 , 5 1 0 4 6 0 , 9 8 4 3 
C Y T O C H R O M E C ( B o n i t o ) E L E C T R O N T R A N S F E R C Y 1 C Y C 795 8 6 8 1 , 8 2 6 6 8 0 , 9 8 0 1 
F E R R O D O X I N ( P E P T O C O ) E L E C T R O N T R A N S F E R 1 F D X 3 7 3 3 8 5 1 , 4 4 3 7 4 0 , 9 7 1 1 
G L U C A G O N ( H E L I C E A L F A ) H O R M O N E 1 G C N 2 4 6 2 5 2 1 , 2 3 4 8 0 0 , 9 7 7 7 
H I S T O C O M P A T I B I L I T Y 
A N T I G E N A 2 H U M A N H O R M O N E 1 H L A 3 6 7 0 1 , 3 1 9 8 2 0 , 9 7 3 4 
A L P H A A M Y L A S E 
I N H I B I T O R G L Y C O S I D A S E I N H I B I T O R 1 H O E 558 5 7 0 1 , 5 1 5 0 9 0 , 9 6 8 5 
L E G H E M O G L O B I N A C E T A T O X Y G E N T R A N S P O R T 1 L H 1 1 1 8 0 1 2 1 8 1 , 4 5 5 7 8 0 , 9 6 4 5 
L E G H E M O G L O B I N ( A Q U O ) O X Y G E N T R A N S P O R T 1 L H 2 1 1 8 0 1 2 5 2 1 , 4 5 6 2 3 0 , 9 6 4 0 
M Y O G L O B I N ( S P E R M 
W H A L E ) O X Y G E N S T O R A G E 1 M B N 1216 1292 1 , 7 0 1 5 9 0 , 9 7 2 0 
A V I A N P A N C R E A T I C 
P O L Y P E P T I D E H O R M O N E 1 P P T 6 0 2 6 2 0 1 , 6 9 6 0 3 0 , 9 5 6 9 
P H O S P H J O L I P A S E H Y D R O L A S E 1 P 2 P 971 933 1 , 4 9 7 4 6 0 , 9 8 1 9 
R I B O N U C L E A S E H Y D R O L A S E 1 R N T 7 7 7 824 1 , 5 4 7 6 8 0 , 9 7 7 8 
M O L . I D N E U R O T O X I N 1 S N B 482 4 9 2 1 , 2 8 8 7 9 0 , 9 0 3 2 
U T E R O G L O B I N ( O X I D E D ) S T E R O I D B I N D I N G 1 U T G 5 4 8 5 5 6 1 , 3 6 6 4 2 0 , 9 6 3 7 
T R P R E P R E S O R T R I G O N A L D N A B I N D I N G 1 W R P 8 2 9 8 4 2 1 , 6 4 6 7 1 0 , 9 8 1 6 
A L P H A B U G A R O T O X I N 
P O S T S Y N A P T I C 
N E U R O T O X I N 2 A B X 1102 1 1 3 3 1 , 6 6 9 6 5 0 , 9 9 0 3 
B E T A - L A C T A M A S E H Y D R O L A S E 2 B L M 520 0 1 , 6 8 5 2 1 0 , 9 7 3 9 
C Y M O T R Y P S I N 
I N H I B I T O R 
P R O T E I N A S E 
I N H I B I T O R C H Y M O T R Y P S I N 2 C I 2 521 5 2 8 1 , 9 5 8 8 6 0 , 9 4 6 7 
C O N C A N A V A L I N A L E C T I N 2 C N A 1251 1275 1 , 4 6 2 9 2 0 , 9 6 9 7 
C Y T O C H R O M E C 3 E L E C T R O N T R A N S P O R T 2 C Y 3 8 8 7 1096 1 , 8 0 7 9 7 0 , 9 7 2 3 
I N S U L I N H O R M O N E 2 I N S 778 8 0 0 1 , 8 1 0 5 5 0 , 9 6 1 8 
I N T E R L E U K I N B E T A C Y T O K I N E 2 I L B 1219 1242 1 , 8 4 4 4 6 0 , 9 7 3 1 
L E G H E M O G L O B I N ( A Q U O ) O X Y G E N T R A N S P O R T 2 L H 2 1180 1252 1 , 4 5 5 7 8 0 , 9 6 3 9 
M Y O H E M E R Y T H R I N O X Y G E N T R A N S P O R T 2 M H R 1 9 9 9 2 0 9 9 1 , 9 9 8 7 6 0 , 9 8 9 8 
P R E A L B U M I N ( H U M A N ) T H Y R O X I N E T R A N S P O R T 2 P A B 1744 1795 2 , 0 0 8 7 6 0 , 9 7 4 7 
P L A S T O C Y A N I N E L E C T R O N T R A N S P O R T 2 P C Y 738 7 5 3 1 , 5 8 1 0 2 0 , 9 6 7 0 
M O L . I D P H O T O R E C E P T O R 2 P H Y 101 1071 1 , 9 1 1 4 8 0 , 9 8 2 8 
T O B A C C O M O S A I C V I R U S V I R U S 2 T M V 1279 1311 1 , 4 9 7 3 6 0 , 9 7 4 4 
C A L M O D U L I N C A L C I U M B I N D I N G P R O T E I N 3 C L N 1126 1138 1 , 6 2 4 1 6 0 , 9 6 8 1 
C O N C A N A V A L I N A L E C T I N 3 C N A 170 174 1 , 2 1 2 4 1 0 , 9 8 3 0 
E L E C T R O N T R A N S P O R T E L E C T R O N T R A N S P O R T 3 F X N 1073 1122 1 , 5 1 5 4 8 0 , 9 6 2 4 
V I T A M I N D C A L C I U M B I N D I N G P R O T E I N 3 I C B 6 0 0 6 1 3 1 , 4 7 0 5 4 0 , 9 5 3 7 
I N S U L I N H O R M O N E 3 I N S 1613 1 6 5 4 1 , 9 8 7 8 7 0 , 9 7 3 8 
T R O P O N I N C C O N T R A C T I L E S Y S T E M 4 T N C 1 2 5 7 1 2 6 5 1 , 6 7 3 5 1 0 , 9 7 6 9 
E R A B U T O X I N T O X I N 5 E B X 4 7 6 491 1 , 1 7 2 3 4 0 , 9 4 4 8 
H I R U D I N C O A G U L A T I O N I N H I B I T O R 5 H I R 671 6 7 3 1 , 7 4 2 1 9 0 , 9 5 9 0 
B O V I N E P A N C R E A T I C 
T R Y P S I N P R O T E I N A S E I N H I B I T O R 6 P T I 4 5 8 4 9 0 1 , 4 2 0 7 2 0 , 9 5 0 9 
C O N C A N A V A L I N A L E C T I N 2 C N A 1251 1 2 7 5 1 , 4 6 2 9 2 0 , 9 6 9 7 
T a b l a 5: Resultados obtenidos en proteinas con cantidades similares de estructuras a y /?. 
En los modelos que han sido generados con aminoacidos que poseen grupos laterales 
poco voluminosos y con bajo volumen esterico, como es el caso de la glicocola y la 
alanina, la df maxima se ha obt 'i.ido para los angulos (<E> = = —45° y $ = $ = 
+45°). Sin embargo, en los modelos polipeptidicos a generados con residuos de mayor 
volumen esterico, la df maxima obtenida coincide con los modelos generados con angulos 
($ = $ = —90° y $ = = +90°). Este ultimo caso es representative de los modelos a 
creados con fenilalanina, triptofano, metionina, histidina y cisteina. 
La diferencia de la df maxima que se obtiene para los angulos ($ = = —45° y 
$ = $ = +45°) y ($ = $ = -90° y $ = $ = +90°) puede interpretarse a partir 
de las observaciones realizadas por Daoud y Martin [1] para el caso de los polimeros. 
Estos autores identifican los valores obtenidos de df con las fuerzas de atraccion y de 
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Figura 10: Dimension fractal de las proteinas estudiadas. La h'nea continua indica el 
promedio de todos los valores. La li'neas discontinuas indican el promedio superior e inferior. 
repulsion (tanto de corto como de largo alcance). Los modelos creados con aminoacidos 
cuyas cadenas laterales poseen gran volumen esterico (Leu, Phe, Tyr, Cys, Met y His), 
crean repulsiones estericas que hacen mas estable las helices con mayor paso (avance 
por residuo), mientras que los modelos que poseen aminoacidos con cadenas laterales 
menos voluminosas, crean helices mas empaquetadas y con paso entre residuo menor. 
En el mismo estudio se ha observado como todos los modelos a medidos tienen df 
iguales para los angulos de torsion ($ = de diferente signo. El resultado obtenido 
es logico ya que la geometria fractal y la aplicacion del metodo box-counting estudia 
su grado de irregularidad, considerando todas las escalas, y busca aspectos geometricos 
invariantes con el cambio de la misma. El hecho de obtener la misma df en modelos 
con angulos de torsion $ = $ con signos opuestos demuestra que la medida de la df 
indica el grado de irregularidad y compactacion y no da information sobre el angulo de 
giro (d y 1) en la formation del polipeptido. 
Los estudios realizados con estructuras secundarias (helices a y estructuras /?) selec-
cionadas entre las estructuras terciarias de las 88 proteinas resueltas mediante difraccion 
de rayos X y Resonancia Magnetica Nuclear (PDB), demuestran que cada una de estos 
tipos de estructura secundaria pueden caracterizarse con una dimension fractal diferen-
te. 
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F i g u r a 11: El primer modelo (a) esta compuesto mayoritariamente por helices a y alguna 
lamina /? y su df > 1 ,5 (d f = 1 ,99) . El segundo modelo (b) unicamente contiene laminas 
P y su df < 1 , 5 ( d f = 1 ,12) . 
De las 55 helices a seleccionadas se ha obtenido un promedio de df = 1,2490 ± 
0,0417, mientras que de las 39 estructuras P el promedio obtenido es inferior, df = 
1,0451 ±0,0601. Estas diferencias obtenidas para las estructuras secundarias de algunas 
proteinas se ajustan a los modelos a y /? generados de forma teorica, por lo que las 
diferencias entre la df de los dos tipos de estructura pueden interpretarse de la misma 
forma. 
El estudio fractal realizado con las 88 protemas completas seleccionadas del Protein 
Data Bank indica que la df se encuentra distribuida entre 1 y 2. El valor promedio 
obtenido es df = 1,6186 ± 0,0431, con un margen de confianza del 95%, resultados 
semejantes a los obtenidos por Li HQ y col. [3]. 
El mismo estudio muestra que es posible identificar protemas que mayoritariamente 
estan compuestas por estructuras a o /3. Aunque no se ha encontrado una relation 
directa entre el porcentaje de estructuras secundarias y la df, puede afirmarse que las 
proteinas con mayor proportion de estructuras a tienen df mayores que las proteinas 
con estructuras p. Los promedios obtenidos en este trabajo son: df(a) = 1,6390±0,1350 
De los resultados estudiados se desprende que una primera interpretation del valor de 
la dimension fractal debe tener relation con el grado de compactacion de la estructura 
secundaria, y por tanto de la proteina. En este sentido hemos demostrado que las 
estructuras mas compactas, mas densas (helices a) presentan valores de la dimension 
fractal mas elevados que las estructuras menos densas, menos compactadas, como las 
estructuras (3 (ver Figura 11). La misma interpretation debe hacerse en el caso de 
considerar proteinas enteras, y no solo partes de ellas. Es posible, por tanto, asignar un 
y df(P) = 1,5428 ±0,1727. 
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mimero que nos indica el grado de plegamiento de la cadena polipeptidica. 
Puesto que el grado de irregularidad y de compactacion de una protefna, de su 
superficie, debe estar relacionado con fenomenos como difusion, interaction con otras 
moleculas etc., los resultados presentados en este trabajo no deben ser considerados de 
forma aislada, sino que es necesaria su interrelation con otros aspectos relacionados con 
la funcionalidad de las protemas. Se hace necesario por tanto, la realization de un estudio 
mas completo y exhaustivo sobre la relation existente entre las dimensiones fractales 
encontradas y propiedades funcionales tales como plegamiento, interaction de ligandos 
con las protemas, difusion, interaction de la proteinas con membranas, farmacos..., 
flexibilidad y vibration de las cadenas laterales de los aminoacidos, y cualquier otra 
propiedad que sea importante para la correcta funcionalidad biologica de las proteinas. 
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